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ﻣﻘﺪﻣﻪ 
    ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎ از ﺳﺎﺧﺘﻤﺎﻧﻬﺎی راﯾﺞ دوم در ﭘﺮوﺗﺌﯿﻨﻬﺎ اﺳــﺖ. 
اوﻟﯿﻦ و آﺧﺮﯾﻦ ﭼﻬﺎر اﺳﯿﺪ آﻣﯿﻨﻪ در ﻣﺎرﭘﯿﭽﻬﺎی آﻟﻔﺎ ﺑﻪ دﻟﯿـﻞ 
اﯾﻨﮑﻪ O=C و H-N آزاد ﺟـﻬﺖ ﺗﺸـﮑﯿﻞ ﺑﻨـﺪ ﻫﯿـﺪروژﻧـﯽ ﺑـﺎ 
زﻧﺠﯿﺮهﻫﺎی ﺟﺎﻧﺒﯽ دارﻧﺪ ﻣﻨﺤﺼﺮ ﺑﻪ ﻓﺮد ﻫﺴﺘﻨـﺪ ﺑﻨﺎﺑﺮاﯾﻦ دو 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ﻃﺮف ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎ ﺗﺎ ﮐﻨﻮن ﺗﻮﺳﻂ ﭘﮋوﻫﺸﮕﺮان ﻣﺘﻌﺪدی ﻣﻮرد 
ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻪ اﺳﺖ)01-1(.  
    ﻣﮑﺎﻧﻬﺎی ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﯽ ﺗﻮﺳﻂ ﻣﺤﻘﻘﺎن در اﯾﻦ ﻣــﺎرﭘﯿﭽـﻬﺎ 
ﻋﺒﺎرﺗﻨـــــﺪ از: ’C,pacC، 1C، 2C، 3C، 4C، M، 4N، 3N، 
 
 
ﭼﮑﯿﺪه  
    ﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر ﺑﺮرﺳﯽ ﺗﻤﺎﯾﻞ اﺳﯿﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨﻪ ﻣﺠﺎور)دوﺗﺎﯾﯽ( در ﺳﺎﺧﺘﻤﺎﻧﻬﺎی دوم از ﻧـﻮع ﻣـﺎرﭘﯿـﭻ آﻟﻔـﺎ، ﻣﮑﺎﻧـﻬﺎی ﻣـﻮرد
ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ در ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎ ﺑﺪﯾﻦ ﺷﮑﻞ اﻧﺘﺨﺎب ﺷﺪﻧﺪ: ’C، pacC، 1C، 2C، 3C، 4C، M، 4N، 3N، 2N، 1N، pacN، ’N. در
اﯾﻦ ﻣﮑﺎﻧﻬﺎ ﺗﻮاﻟﯽﻫﺎی دوﺗﺎﯾﯽ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﯽ ﻋﺒﺎرت ﺑﻮدﻧﺪ از: 2M1M، 4N3N، 3N2N، 2N1N، 1N pacN، pacN’N،
’CpacC، pacC1C، 1C2C، 2C3C، 3C4C. 3M2M. ﺗﺮﺟﯿﺢ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻦ ﻫﺮ اﺳﯿﺪ آﻣﯿﻨﻪ در ﻫﺮ ﺟﺎﯾﮕﺎه ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔـﺎ و
ﺗﺮﺟﯿﺢ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻦ 004 ﺗﻮاﻟﯽ دوﺗﺎﯾﯽ در ﺟﺎﯾﮕﺎﻫﻬﺎی دوﺗﺎﯾﯽ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ و ﻣﻘﺎﯾﺴﻪ ﺷــﺪ. ﺑﺪﯾـﻦ ﻣﻨﻈـﻮر
ﯾﮏ ﺑﺎﻧﮏ اﻃﻼﻋﺎﺗﯽ از ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎ ﺑﺎ 5073 ﻣﺎرﭘﯿﭻ ﻃﺮاﺣﯽ ﺷﺪ و ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ. در اﯾﻦ ﺑﺎﻧﮏ ﻣﺎرﭘﯿﭽﻬﺎ ﺣﺪاﻗﻞ
دارای 7 اﺳﯿﺪ آﻣﯿﻨﻪ ﺑﻮده و از ﻣﺠﻤﻮﻋ ــﻪ 696 ﭘﺮوﺗﺌﯿـﻦ ﺑـﺎ ﺗﺸـﺎﺑﻪ ﮐﻤـﺘﺮ از 52% ﺗﺸـﮑﯿﻞ ﺷـﺪه ﺑﻮدﻧـﺪ. lacoL elgniS
)PLS(ytisneporP ﺑﺮای ﻫﻤﻪ 02 اﺳﯿﺪ آﻣﯿﻨـﻪ در ﺟﺎﯾﮕﺎﻫـﻬﺎی ﻣﺨﺘﻠـﻒ ﻣـﺎرﭘـﯿﭻ آﻟﻔـﺎ ﻣﺤﺎﺳـﺒﻪ ﮔﺮدﯾـﺪ. ﻋـﻼوه ﺑـﺮ اﯾـﻦ
)oPLD(ytisneporP lacoL telbuoD devresbO ﮐـﻪ ﺑﺮاﺳـﺎس ﺗﮑـﺮار اﺳـﯿﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨـﻪ دوﺗـﺎﯾﯽ اﺳـﺘﻮار اﺳـﺖ و
)ePLD(ytisneporP lacoL telbuoD detcepxE ﮐﻪ ﺑﻄﻮر ﻣﺴﺘﻘﯿﻢ از روی PLS اﻧﺪازهﮔﯿﺮی ﻣﯽ ﺷﻮد ﻧﯿﺰ ﻣﺤﺎﺳ ــﺒﻪ
ﺷﺪ. ﻫﺮ ﮔﺎه ﺗﺮﺟﯿﺢ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻦ ﯾﮏ ﺟﻔﺖ اﺳﯿﺪ آﻣﯿﻨﻪ ﻣﻌﯿﻦ در ﺟﺎﯾﮕ ــﺎه دوﺗـﺎﯾﯽ ﺧـﺎص از ﻣـﺎرﭘﯿـﭻ آﻟﻔـﺎ oPLD ﺑﯿـﺶ از
ﺗﺮﺟﯿﺢ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪه ﺗﻮﺳﻂ ﺣﺎﺻﻞ ﺿﺮب ﺟﺎﯾﮕﺎﻫﻬﺎی ﺗﮑﯽ در ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎ ePLD ﺑﺎﺷﺪ ﯾﺎ ﺑﻪ ﻋﺒﺎرت دﯾﮕـﺮ در ﺻﻮرﺗـﯽ
ﮐﻪ ePLD>>oPLD ﺑﺎﺷﺪ، اﯾﻦ ﻣﺴﺌﻠﻪ ﺗﻤﺎﯾﻞ 2 اﺳﯿﺪ آﻣﯿﻨﻪ ﺧﺎص را در ﻣﺠﺎورت ﺑﺎ ﯾﮑﺪﯾﮕﺮ در آن ﺟﺎﯾﮕﺎه از ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎ
ﻧﺸﺎن ﻣﯽدﻫﺪ. ﻧﺘﺎﯾﺞ ﺣﺎﺻﻞ ﻧﺸﺎن داد ﮐﻪ ﺗﻮاﻟﯿﻬﺎی دوﺗﺎﯾﯽ ﮐﻪ در آﻧﻬﺎ ePLD>>oPLD ﻣﯽﺑﺎﺷﺪ ﻋﺒ ــﺎرﺗﻨﺪ از: rhT-teM
در ﻣﮑﺎن pacN’N، orP-ulG در ﻣﮑﺎن 1NpacN، grA-orP در ﻣﮑﺎن 2N1N، siH-syL در ﻣﮑ ــﺎن 1C2C، ylG-rhT
در ﻣﮑﺎن pacC1C و در ﻧﻬﺎﯾﺖ orP-nlG در ﻣﮑﺎن ’CpacC. ﻋﻼوه ﺑﺮ اﯾﻦ، اﺳﯿﺪ آﻣﯿﻨﻪ ylG در ﻣﮑـﺎن pacC ﺑـﺎ ﺗﻤـﺎﯾﻞ
زﯾﺎدی ﻫﻤﺮاه اﺳﯿﺪ آﻣﯿﻨﻪﻫﺎی ﻫﯿﺪروﻓﻮب در ﻣﮑﺎن ’C ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻣﯽﺷــﻮد. ﺑﺮرﺳـﯽ ﺗﻤـﺎﯾﻞ ﻣﺠـﺎورت اﺳـﯿﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨـﻪ در
ﻣﺎرﭘﯿﭽﻬﺎی آﻟﻔﺎ، ﻣﯽﺗﻮاﻧﺪ در ﻃﺮاﺣﯽ ﻣﺎرﭘﯿﭽـﻬﺎی آﻟﻔـﺎی ﺟﺪﯾـﺪ ﻣﻮﺟـﻮد در ﭘﺮوﺗﺌﯿﻨـﻬﺎ و اﯾﺠـﺎد ﺗﻐﯿـﯿﺮات ﻣـﻮرد ﻧﻈـﺮ در
ﻣﺎرﭘﯿﭽﻬﺎی آﻟﻔﺎ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﮔﯿﺮد.   
         
ﮐﻠﯿﺪواژهﻫﺎ:   1 – ﺳﺎﺧﺘﻤﺎن دوم   2 – اﻧﺘﻬﺎی آﻣﯿﻨﯽ   3 – اﻧﺘﻬﺎی ﮐﺮﺑﻮﮐﺴﯿﻠﯿﮏ    4 – آﻧﺎﻟﯿﺰ ﺗﻮاﻟﯿﻬﺎ  
                        5 – ﺑﯿﻮاﻧﻔﻮرﻣﺎﺗﯿﮏ  
اﯾﻦ ﻣﻘﺎﻟﻪ ﺑﺨﺸﯽ اﺳﺖ از ﭘﺎﯾﺎن ﻧﺎﻣﻪ ﺧﺎﻧﻢ زرﯾﻦ ﻣﯿﻨﻮﭼﻬﺮ ﺟﻬﺖ درﯾﺎﻓﺖ ﻣﺪرک دﮐﺘﺮای ﺑﯿﻮﻓﯿﺰﯾﮏ ﺑﻪ راﻫﻨﻤﺎﯾﯽ  دﮐﺘﺮ ﺑﻬﺮام ﮔﻠﯿﺎﯾﯽ ﺳﺎل 1831. اﯾﻦ ﺗﺤﻘﯿﻖ ﺗﺤﺖ ﺣﻤﺎﯾﺖ ﻣ ــﺎﻟﯽ و
ﭘﺸﺘﯿﺒﺎﻧﯽ ﻣﻌﺎوﻧﺖ ﭘﮋوﻫﺸﯽ داﻧﺸﮕﺎه ﺗﻬﺮان اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺳﺖ.)ﺷﻤﺎره ﺛﺒﺖ: 593/1/125( 
I( ﮐﺎرﺷﻨﺎس ارﺷﺪ ﺑﯿﻮﻓﯿﺰﯾﮏ و داﻧﺸﺠﻮی دوره دﮐﺘﺮای ﺑﯿﻮﻓﯿﺰﯾﮏ، ﻣﺮﮐﺰ ﺗﺤﻘﯿﻘﺎت ﺑﯿﻮﺷﯿﻤﯽ ـ ﺑﯿﻮﻓﯿﺰﯾﮏ، داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﮑﯽ و ﺧﺪﻣﺎت ﺑﻬﺪاﺷﺘﯽ ـ درﻣﺎﻧﯽ ﺗـﻬﺮان، ﺗـﻬﺮان،
اﯾﺮان. 
II( اﺳﺘﺎد ﮔﺮوه ﺑﯿﻮﻓﯿﺰﯾﮏ، ﻣﺮﮐﺰ ﺗﺤﻘﯿﻘﺎت ﺑﯿﻮﺷﯿﻤﯽ ـ ﺑﯿﻮﻓﯿﺰﯾﮏ، داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﮑﯽ و ﺧﺪﻣﺎت ﺑﻬﺪاﺷﺘﯽ ـ درﻣﺎﻧﯽ ﺗﻬﺮان، ﺗﻬﺮان، اﯾﺮان)*ﻣﻮﻟﻒ ﻣﺴﺌﻮل(. 
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2N، 1N، pacN’N. ﻣﮑﺎﻧــﻬﺎی pacN و pacC، اﺳـــﯿﺪﻫﺎی 
آﻣﯿﻨـﻪای ﻫﺴـﺘﻨﺪ ﮐـﻪ زواﯾـﺎﯾﯽ φ و ψ آﻧـﻬﺎ در ﺑﺨـﺶ ﻣﺠـﺎز 
ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎ ﻗﺮار ﻧﻤﯽﮔـﯿﺮد اﻣـﺎ ﺑﻨـﺪ ﻫﯿـﺪروژﻧـﯽ  4 + i، i را 
ﺗﺸﮑﯿﻞ ﻣﯽدﻫﺪ)7(.  
    ﻣﮑﺎﻧﻬــــﺎی Ć، Ń اﺳﯿــــﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨــــــﻪ دو ﻃــــــﺮف 
ﺧﺎرﺟــــﯽ ﻣــﺎرﭘﯿــﭻ آﻟﻔــﺎ در دو ﺳﻤـــــﺖ pacC، pacN 
ﻣﯽﺑﺎﺷﻨﺪ.  
    اوﻟﯿـﻦ ﺗﺤﻘﯿﻘـﺎت در راﺑﻄـــﻪ ﺑـﺎ ﻣﺤﺘـــﻮی اﺳﯿـــﺪ آﻣﯿﻨـﻪ 
ﻣﻮﺟـﻮد در ﺳـﺎﺧﺘﻤﺎﻧﻬﺎی دوم ﺑـﻪ ﮐﻤــﮏ 06 ﭘﺮوﺗﺌﯿــﻦ ﮐــﻪ 
ﺳﺎﺧﺘﻤﺎن آﻧﻬﺎ ﻣﺸﺨﺺ ﺷﺪه ﺑﻮد ﺻﻮرت ﮔﺮﻓﺖ و ﻧﺸـﺎن داد 
ﮐﻪ اﺳﯿﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨــﻪ ﺑﺎ زﻧﺠﯿــﺮه ﺟــﺎﻧﺒﯽ ﺑـﺰرگ ﻣـﺎﻧﻨﺪ prT، 
ehP، rhT، elI، laV ﺳﺎﺧﺘﻤﺎن ﺑﺘ ــﺎ را ﺗﺮﺟﯿـﺢ ﻣﯽدﻫﻨــــﺪ و 
آﻧﻬﺎﯾـــﯽ ﮐﻪ دارای زﻧﺠــﯿﺮه ﺟـﺎﻧﺒﯽ ﻗﻄﺒـــﯽ ﻫﺴـﺘﻨﺪ )ﻣـﺎﻧﻨﺪ 
nsA، psA، reS( ﯾـﺎ زﻧﺠـﯿﺮه ﺟـﺎﻧﺒﯽ ﺧـﺎص دارﻧ ــﺪ )ylG و 
orP( ﺳـﺎﺧﺘﻤﺎﻧﻬﺎی ﭘﯿـــﭻ را ﺗﺮﺟﯿـــــﺢ ﻣﯽدﻫﻨــﺪ و ﺳــﺎﯾﺮ 
اﺳـﯿﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨ ـــﻪ ﺑﺠــﺰ grA ﻣــﺎرﭘﯿــــﭻ آﻟﻔــﺎ را ﺗﺮﺟﯿــﺢ 
ﻣﯽدﻫﻨﺪ)11(. 
    ﺑﻪ دﻧﺒــﺎل اﯾــــﻦ ﺗﺤﻘﯿﻘــــﺎت ﻣﻄﺎﻟﻌــــﺎت ﺑﻌ ــــﺪی روی 
ﺟﺎﯾﮕﺎﻫﻬﺎی ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎ ﺻﻮرت ﮔﺮﻓـﺖ و ﻧﺸـﺎن داده 
ﺷﺪ ﮐﻪ nsA در ﻣﮑﺎن pacN و orP در ﻣﮑ ــﺎن Ń ﺑـﻪ ﻣـﯿﺰان 
ﻓﺮاواﻧﯽ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻣﯽﺷﻮد)7(. 
    ﺑﻌﺪﻫﺎ آﻧﺎﻟﯿﺰ ﺑﯿﺶ از ﻫﺰار ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔ ــﺎ ﺗﻮﺳـﻂ lasnaB و 
ramuK اﻧﺠﺎم ﺷﺪ و ﻣﺸﺨﺺ ﮔﺮدﯾﺪ ﮐﻪ ﺑﺮﺧﯽ از اﺳــﯿﺪﻫﺎی 
آﻣﯿﻨﻪ در ﺑﺮﺧﯽ از ﺟﺎﯾﮕﺎﻫﻬﺎی ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎ ﺑﯿﺶ از ﺳﺎﯾﺮ ﻧﻘﺎط 
ﻇﺎﻫﺮ ﻣﯽﺷﻮﻧﺪ)21(. 
    اﯾـﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌـﺎت ﺑـﺎ ﺑـﺰرﮔـﺘﺮ ﺷـﺪن ﺑـﺎﻧﮏ اﻃﻼﻋـﺎﺗﯽ BDP 
ﻫﻤﭽﻨﺎن اداﻣﻪ دارد)51-31(. 
    ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺟﺪﯾﺪ ﻫﻤﭽﻨﯿﻦ ﻧﺸﺎن ﻣﯽدﻫﺪ ﮐﻪ ﻣﮑﺎﻧﻬﺎی ﺧﺎﺻﯽ 
در ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎ ﻣﺎﻧﻨﺪ ﻣﮑﺎﻧﻬﺎی 2N ، 1N در ﭘﺎﯾﺪاری ﻣـﺎرﭘﯿـﭻ 
آﻟﻔﺎ ﻧﻘﺶ ﺑﺴﺰاﯾﯽ دارﻧﺪ)81-61(. 
    ﻧﻈـــﺮ ﺑـﻪ اﻫﻤﯿـ ــــﺖ و ﺗﺄﺛﯿــــﺮ اﺳــﯿﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨــﻪ روی 
اﺳﯿﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨ ــﻪ ﻣﺠـﺎور و ﻧﺒـﻮدن ﻫﯿــــﭻ دادهای ﻣﺒﻨـﯽ ﺑـﺮ 
آﻧﺎﻟﯿﺰ اﺳــﯿﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨـﻪ ﺑـﻪ ﺷـﮑﻞ دوﺗﺎﯾـــﯽ در ﺟﺎﯾﮕﺎﻫـﻬﺎی 
ﻣﺨﺘﻠـﻒ ﻣـﺎرﭘﯿــــﭻ آﻟﻔـﺎ، ﻣـﺎ در اﯾـــﻦ ﺗﺤﻘﯿـــﻖ ﺗﻮزﯾـــﻊ و 
ﺗﺮﺟﯿـﺢ ﻫـﺮ ﺗﻮاﻟـــﯽ دوﺗﺎﯾـ ــــﯽ از اﺳــﯿﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨــﻪ را در 
ﻣﮑﺎﻧﻬﺎی ﻣﺨﺘﻠﻒ دوﺗﺎﯾﯽ در ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳــﯽ ﻗـﺮار 
دادﯾﻢ. 
 
روش ﺑﺮرﺳﯽ 
    ﺑﻪ ﻣﻨﻈــــﻮر ﺑـﻪ دﺳـــﺖ آوردن ﭘﺮوﺗﺌﯿﻨﻬﺎﯾــ ــــﯽ ﮐـــــﻪ 
ﮐﻤﺘـــــﺮ از 52% ﺗﺸﺎﺑــــﻪ دارﻧـــﺪ، از ﺑﺎﻧـــــﮏ ﻣﺮﺑــــﻮط 
ﺑـــــﻪ rednaS dna mhoboH)91و02( ﮐـــــﻪ ﺧــــــﻮد 
اﺳﺘﺨﺮاج ﺷـــﺪه از ﺑﺎﻧـــﮏ ﭘﺮوﺗﺌﯿﻨـــﯽ BDP)12و22( ﺑـــﻮد 
و ﻫﻤﭽﻨﯿـﻦ از ﺑﺎﻧــ ــــﮏ اﻃﻼﻋﺎﺗـــــﯽ PSSD)32( ﺑــــــﺮای 
ﻣﺸﺨﺺ ﮐﺮدن اﺑﺘـــﺪا و اﻧﺘﻬـــﺎی ﻣﺎرﭘﯿــﭻ آﻟﻔــﺎ اﺳﺘﻔـــﺎده 
ﺷﺪ.  
    ﺑﺎﻧﮏ ﻣﺎرﭘﯿـــﭻ آﻟﻔﺎﯾـــﯽ ﮐــــﻪ ﺑﺪﯾـــﻦ ﺷﮑــــﻞ ﻃﺮاﺣـﯽ 
ﺷﺪه ﺑـــﻮد ﺑﺮای ﻣﺤﺎﺳﺒﺎت آﻣﺎری ﺑﻌـــﺪی ﺑــﻪ ﮐـﺎر ﮔﺮﻓﺘـﻪ 
ﺷﺪ.  
    PLS ﺑﺮای ﻫﻤﻪ 02 اﺳﯿﺪ آﻣﯿﻨﻪ و oPLD و ePLD ﺑ ــﺮای 
ﻫﺮ 004 ﺗﻮاﻟﯽ دوﺗﺎﯾﯽ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪ. 
ـ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ PLS  
) xilehn / xilehan( / )in /ian( = )i,a(PLS،  
    PLS ﺗﺮﺟﯿـــﺢ ﻫﺮ اﺳﯿـــﺪ آﻣﯿﻨـــ ـــﻪ  a ﺑــــﺮای اﺷـﻐﺎل 
ﻣﮑـــﺎن ”i“ ﻣﺎرﭘﯿﭻ α ﻣﯽﺑﺎﺷﺪ.  
    i ﻣﮑﺎﻧﻬﺎی ﺗﮑﯽ ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎ Ć، pacC، 1C، 2C، 3C، 4C، 
M، 4N، 3N، 2N، 1N، pacN، ’N اﺳﺖ. 
    ian= ﺗﻌﺪاد ﺗﮑــﺮار اﺳﯿــﺪ آﻣﯿﻨــﻪ a در ﻣﮑﺎن i از ﻣﺎرﭘﯿـﭻ 
آﻟﻔﺎ. in= ﺗﻌﺪاد ﺗﻤﺎم اﺳـﯿﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨـﻪ در ﻣﮑـﺎن i از ﻣـﺎرﭘﯿـﭻ 
آﻟﻔﺎ. xilehan= ﺗﻌﺪاد ﺗﮑـﺮار اﺳﯿـــﺪ آﻣﯿﻨــﻪ a در ﻣـﺎرﭘﯿﭽـﻬﺎی 
آﻟﻔﺎ. xilehn= ﺗﻌـﺪاد ﮐــﻞ اﺳ ــﯿﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨـــﻪ در ﻣـﺎرﭘﯿﭽـﻬﺎی 
آﻟﻔﺎ. 
ـ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ oPLD 
    oPLD ﯾـﺎ ﺗﺮﺟﯿــــﺢ ﻗــ ـــﺮار ﮔﺮﻓﺘــــــﻦ اﺳﯿﺪﻫـــــﺎی 
آﻣﯿﻨــــﻪ دوﺗﺎﯾــــﯽ در ﻣﮑﺎﻧﻬـــــﺎی ﺧـﺎص از ﻣـﺎرﭘﯿـــ ـــﭻ 
آﻟﻔــﺎ. xilehn/kajan ( / )ixn / ixkajan ( = ) ix ,kaja(oPLD      
    ) ix ,kaja(oPLD ﺗﺮﺟﯿﺢ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻦ ﺟﻔ ــﺖ اﺳـﯿﺪ آﻣﯿﻨـﻪ 
kaja ﺑﺮای اﺷﻐﺎل ﻣﮑﺎن iX .  
ﺑﺮرﺳﯽ ﺗﻤﺎﯾﻞ ﻣﺠﺎورت اﺳﯿﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨﻪ ﺑﺎ ﯾﮑﺪﯾﮕﺮ                                                                                     زرﯾﻦ ﻣﯿﻨﻮﭼﻬﺮ و دﮐﺘﺮ ﺑﻬﺮام ﮔﻠﯿﺎﯾﯽ  
174ﺳﺎل دﻫﻢ/ ﺷﻤﺎره 53/ ﭘﺎﯾﯿﺰ 2831                                                                                    ﻣﺠﻠﻪ داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﮑﯽ اﯾﺮان                        
    iX= ﻣﮑﺎﻧـﻬﺎی ﻣﺨﺘﻠـﻒ دوﺗـﺎﯾﯽ در ﻣـﺎرﭘﯿـﭻ α اﺳـﺖ ﮐ ــﻪ 
ﻋﺒـــﺎرﺗﻨﺪ از: ’CpacC، pacC1C، 1C2C، 2C3C، 3C4C، 
2M1M، 4N3N، 2N1N، 1NpacN، pacN’N.  
    ixkajan = ﺗﻌﺪاد ﺗﮑﺮار ﺟﻔﺖ اﺳﯿﺪ آﻣﯿﻨـﻪ kaja در ﻣﮑـﺎن iX 
از ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎ. ixn = ﺗﻌﺪاد ﺗﮑـﺮار ﺟﻔـﺖ اﺳـﯿﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨـﻪ در 
ﻣﮑـﺎن iX از ﻣـﺎرﭘﯿـﭻ آﻟﻔـﺎ. xilehkajan = ﺗﻌـﺪاد ﺗﮑـﺮار ﺗﻮاﻟ ــﯽ 
دوﺗﺎﯾﯽ kaja در ﮐﻞ ﻣـﺎرﭘﯿـﭻ آﻟﻔـﺎ. xilehn = ﺗﻌـﺪاد ﺗﻮاﻟﯽﻫـﺎی 
دوﺗﺎﯾﯽ در ﮐﻞ ﻣﺎرﭘﯿﭽﻬﺎی آﻟﻔﺎ. 
ـ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ePLD 
    ePLD ﯾﺎ ﺗﺮﺟﯿﺢ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر در ﻗ ــﺮار ﮔﺮﻓـﺘﻦ اﺳـﯿﺪﻫﺎی 
آﻣﯿﻨﻪ دوﺗﺎﯾﯽ در ﻣﮑﺎﻧﻬﺎی ﺧــﺎص از ﻣـﺎرﭘﯿـﭻ α ﺑﺪﯾـﻦ ﺷـﮑﻞ 
ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﻣﯽﺷﻮد: kaPLS x jaPLS=)ix ,kaja(ePLD ﮐـﻪ 
ka و ja ﺑﻪ ﺗﺮﺗﯿﺐ اﺳﯿــﺪﻫــﺎی آﻣﯿﻨــﻪ ﻣﺠــــﺎور در ﻣﮑـــﺎن 
دوﺗﺎﯾﯽ i از ﻣ ــﺎرﭘﯿـﭻ α ﻣﯽﺑﺎﺷﻨــــﺪ. ﺑـﻪ ﻣﻨﻈـــﻮر ﻣﺤﺎﺳـﺒﻪ 
اﻧﺤﺮاف ﻣﻌﯿ ــﺎر )noitaiveD dradnatS( از ﻓﺮﻣـــﻮل زﯾـﺮ 
اﺳﺘﻔﺎده ﺷﺪ.  
    در ﺻﻮرﺗـــﯽ ﮐـــــﻪ y/x=u در ﻧﻈــــﺮ ﮔﺮﻓﺘــــﻪ ﺷـﻮد 
DS ﯾـﺎ اﻧﺤـﺮاف ﻣﻌﯿــــﺎر ﺑــــﻪ اﯾــــﻦ ﺷﮑــــﻞ ﻣﺤﺎﺳ ـــﺒﻪ 
ﻣﯽﺷﻮد:  
    2/1 ]2)y/yδ( + 2)x / xδ( [ u = DS ﺑـﻪ ﻣﻨﻈـﻮر ﺑﺮرﺳـﯽ 
اﺧﺘﻼف ﺑﯿﻦ oPLD ، ePLD آزﻣﻮن ”t“ )tset t stnedutS( 
اﻧﺠﺎم ﺷﺪ. 
 
ﻧﺘﺎﯾﺞ 
    ﺑﺎﻧـﮏ اﺳﺘﺨــــﺮاج ﺷـــﺪه در اﯾـﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌــﻪ ﺷــﺎﻣﻞ 696 
ﭘﺮوﺗﺌﯿــﻦ ﺑﺎ ﺗﺸﺎﺑـــﻪ ﮐﻤﺘـــﺮ از 52% و 5073 ﻣـﺎرﭘﯿـﭻ آﻟﻔـﺎ 
ﺑﻮد.  
    ﻣﺎرﭘﯿﭽـﻬﺎی آﻟﻔـــﺎ ﮐــــﻪ ﺑﯿــــﺶ از 7 اﺳﯿــــﺪ آﻣﯿﻨــــﻪ 
داﺷﺘـــــﻪ و اﺑﺘــــﺪا و اﻧﺘﻬــــﺎی آﻧﻬــــﺎ ﺑــ ــــﻪ ﮐﻤــــــﮏ 
ﺑﺮﻧﺎﻣـــﻪ PSSD)32( ﻣﺸﺨــــﺺ ﺷــﺪه ﺑــﻮد ﺑــﻪ ﻣﻨﻈــﻮر 
دﺳﺘﻪﺑﻨﺪی در ﺑﺎﻧﮏ ﻣ ــﺎرﭘﯿــــﭻ آﻟﻔـــﺎ ﻣـﻮرد اﺳـﺘﻔﺎده ﻗـﺮار 
ﮔﺮﻓﺖ. 
    در ﺑﺎﻧﮏ ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎی ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﺎرﭘﯿﭽﻬﺎی آﻟﻔـﺎ ﺑﯿـﻦ 
7-26 اﺳﯿﺪ آﻣﯿﻨﻪ داﺷﺘﻨﺪ.  
    ﻓﺮاواﻧــــﯽ وﻗـﻮع ﻫـﺮ ﻃـــﻮل از ﻣـﺎرﭘﯿﭽـــﻬﺎی آﻟﻔــﺎ در 
ﻣﺠﻤﻮﻋﻪ ﭘﺮوﺗﺌﯿﻨﻬﺎی ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ در ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 1 آورده 
ﺷﺪه اﺳﺖ.  
    ﻣﺎرﭘﯿﭽـﻬﺎی آﻟﻔـﺎﯾﯽ ﮐـﻪ ﺑﯿـــﻦ 7 ﺗـﺎ 41 اﺳﯿـــﺪ آﻣﯿﻨــــﻪ 
داﺷﺘﻨﺪ از ﺳﺎﯾﺮ ﻣﺎرﭘﯿﭽﻬﺎ ﺑﯿﺸﺘـــــﺮ ﻣﺸﺎﻫــــﺪه ﺷﺪﻧــــﺪ و 
ﻫﻤﺎنﻃﻮر ﮐﻪ در ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 1 دﯾﺪه ﻣﯽﺷﻮد ﻣ ــﺎرﭘﯿﭽـﻬﺎی 
ﺑﺎ ﺑﯿﺶ از 03 اﺳـﯿﺪ آﻣﯿﻨـﻪ ﺑﺴـﯿﺎر ﻧـﺎدر ﺑﻮدﻧـﺪ ﺑﻄـﻮری ﮐـﻪ 
ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎی ﺑﺎ 26 اﺳﯿﺪ آﻣﯿﻨﻪ ﺗﻨﻬﺎ ﯾﮏ ﺑﺎر در ﺑﺎﻧﮏ ﻣﺎرﭘﯿ ــﭻ 
آﻟﻔﺎ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﮔﺮدﯾﺪ. 
 
ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 1- ﺗﻮاﺗﺮ ﺗﮑﺮار ﻫﺮ ﻃﻮل ﻣﺎرﭘﯿﭻ در ﺑﺎﻧﮏ اﻃﻼﻋﺎﺗﯽ 
ﺗﻌﺪاد ﺗﮑﺮار 
ﺷﺪه 
ﻃﻮل ﻫﺮ 
ﻣﺎرﭘﯿﭻ 
ﺗﻌﺪاد ﺗﮑﺮار 
ﺷﺪه 
ﻃﻮل ﻫﺮ 
ﻣﺎرﭘﯿﭻ 
52 02 7 853 
62 91 8 743 
72 81 9 433 
82 91 01 193 
92 01 11 653 
03 31 21 713 
13 9 31 272 
23 8 41 662 
33 3 51 402 
43 2 61 141 
53 2 71 061 
73 6 81 411 
93 2 91 97 
24 1 02 56 
25 2 12 26 
16 1 22 44 
26 1 32 52 
latoT 5073 42 43 
 
    ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 2 ﻣﻘﺎدﯾﺮ PLS را ﺑﺮای ﻫﺮ اﺳـﯿﺪ آﻣﯿﻨـﻪ در 
ﻫﺮ ﺟﺎﯾﮕﺎه ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎ ﻧﺸﺎن ﻣﯽدﻫﺪ و ﻫﻤﺎن ﻃﻮر ﮐﻪ در اﯾـﻦ 
ﺟﺪول ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻣﯽﺷﻮد اﺳﯿﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨﻪای ﻣ ــﺎﻧﻨﺪ ylG، orP، 
psA، nsA، rhT، reS ﺗﺮﺟﯿﺢ ﺑﺎﻻﯾﯽ را ﺑﺮای ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻦ در 
ﻣﮑﺎن pacN ﯾﺎ ﺷﺮوع ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎ دارﻧﺪ. 
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ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 2- ﺗﺮﺟﯿﺢ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻦ ﻫﺮ اﺳﯿﺪ آﻣﯿﻨﻪ ﺗﮑﯽ در ﻫﺮ ﯾﮏ از ﺟﺎﯾﮕﺎﻫﻬﺎی ﻣﺎرﭘﯿﭻ آﻟﻔﺎ 
dimtmL4C4CI3C3CI2C2CI1C1CIcCcCI’CCL
73 2/0 41 2/0 01 1/0 6 1/0 0 0 1 0 853 7/3 
622 6/0 88 5/0 48 4/0 57 4/0 38 4/0 166 2/3 556 2/3 
482 7/0 031 7/0 561 8/0 371 9/0 522 1/1 322 1/1 781 1 
592 8/0 021 7/0 601 6/0 951 9/0 891 1/1 041 8/0 751 9/0 
232 8/0 19 7/0 821 8/0 121 8/0 481 2/1 072 8/1 991 3/1 
343 1 051 9/0 481 1 702 2/1 871 1 861 9/0 151 9/0 
023 8/0 401 6/0 541 7/0 541 7/0 231 6/0 481 9/0 481 9/0 
235 9/0 022 8/0 162 9/0 883 3/1 623 1/1 102 7/0 791 7/0 
464 1 502 9/0 503 2/1 914 7/1 992 2/1 152 1 772 1/1 
834 1/1 002 1/1 822 1/1 282 4/1 352 2/1 971 9/0 681 9/0 
321 8/0 26 9/0 86 8/0 68 1/1 021 5/1 821 6/1 38 1 
219 2/1 734 2/1 705 3/1 024 1/1 854 2/1 053 9/0 822 6/0 
739 2/1 274 3/1 945 4/1 754 2/1 564 2/1 043 9/0 412 6/0 
175 3/1 732 2/1 791 9/0 991 9/0 941 7/0 901 5/0 931 7/0 
245 4/1 542 4/1 612 1/1 012 1 961 8/0 101 5/0 221 6/0 
623 2/1 271 3/1 161 1/1 301 7/0 551 1/1 021 8/0 411 8/0 
822 1 451 4/1 041 1/1 89 8/0 341 2/1 131 1/1 08 7/0 
032 2/1 711 3/1 251 6/1 58 9/0 58 9/0 87 8/0 86 7/0 
721 2/1 18 6/1 06 1/1 04 7/0 44 8/0 03 6/0 32 4/0 
68 2/1 84 5/1 93 1/1 23 9/0 93 1/1 04 1/1 42 7/0 
aA’N’NLcNcnI1N1NI2N2NI3N3NI4N4NI
P322 3/2 891 2 034 4/4 091 9/1 801 1/1 0 0 
G082 4/1 543 6/1 571 8/0 302 1 861 8/0 201 5/0 
S012 1/1 695 3 951 8/0 142 2/1 891 1 88 5/0 
T012 2/1 934 4/2 061 9/0 071 1 822 3/1 231 8/0 
N371 1/1 773 4/2 39 6/0 031 8/0 29 6/0 47 5/0 
Q111 6/0 67 4/0 371 1 491 1/1 942 4/1 161 1 
D822 1/1 835 6/2 091 9/0 163 7/1 013 5/1 08 4/0 
E481 6/0 671 6/0 343 2/1 35 2 105 7/1 231 5/0 
K391 8/0 421 5/0 622 9/0 742 1 271 7/0 961 8/0 
R351 8/0 201 5/0 581 9/0 581 9/0 341 7/0 742 3/1 
H47 9/0 78 1/1 16 8/0 08 1 29 1/1 74 6/0 
A172 7/0 231 3/0 053 9/0 293 1 563 9/0 883 1/1 
L763 1 721 3/0 923 9/0 761 4/0 972 7/0 084 4/1 
V342 1 77 4/0 132 1/1 851 7/0 942 1/1 253 8/1 
I922 2/1 25 3/0 661 8/0 701 5/0 941 7/0 923 8/1 
F471 2/1 37 5/0 641 1 69 7/0 641 1 302 6/1 
Y431 1/1 08 7/0 821 1 78 7/0 701 9/0 241 3/1 
M321 3/1 14 4/0 86 7/0 04 4/0 08 8/0 601 2/1 
W35 1 62 5/0 06 1/1 66 2/1 34 8/0 77 6/1 
C92 8/0 93 1/1 23 9/0 81 5/0 62 7/0 83 2/1 
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    ﺟﺪول ﺷـﻤﺎره 3 oPLD و ePLD را ﺑـﺮای ﻣـﻮاردی ﮐـﻪ 
oPLD ﺑـﺰرﮔـﺘﺮ از ePLD ﻣﯽﺑﺎﺷــــﺪ ﻧﺸـﺎن ﻣﯽدﻫـﺪ اﯾـﻦ 
ﺑـﺰرﮔـﺘﺮ ﺑــــﻮدن، ﺗﻤﺎﯾــــــﻞ دو اﺳﯿـــــﺪ آﻣﯿﻨـــــﻪ را در 
ﻣﺠﺎورت ﺑ ــﺎ ﯾﮑﺪﯾﮕـﺮ در آن ﺟﺎﯾﮕـﺎه از ﻣـﺎرﭘﯿـﭻ آﻟﻔـﺎ ﻧﺸـﺎن 
ﻣﯽدﻫﺪ. 
    ﻫﻤﺎنﻃﻮر ﮐ ــﻪ در اﯾـــﻦ ﺟـﺪول ﻣﺸـﺎﻫﺪه ﻣﯽﺷـﻮد ﺟﻔـﺖ 
اﺳـﯿﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨـﻪ rhT-teM، rhT-ueL، orP-ueL، orP-elI 
در ﻣﮑﺎن pacN’N ﺗﻤﺎﯾﻞ زﯾﺎدی ﺑﺮای ﻣﺠ ــﺎورت ﺑـﺎ ﯾﮑﺪﯾﮕـﺮ 
دارﻧﺪ. 
    ﺟﻔﺘ ـــﻬﺎی ulG-rhT، nlG-reS، ylG-ylG، orP-ulG در 
ﻣﮑﺎن 1NpacN ﻧﯿــﺰ ﺗﻤﺎﯾـــﻞ ﺑﺎﻻﯾــﯽ ﺟﻬــﺖ ﻣﺠــﺎورت از  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ﺧﻮد ﻧﺸـﺎن ﻣﯽدﻫﻨـــﺪ، در ﻣﮑـﺎن 2N1N، ﺟﻔﺘـﻬﺎی اﺳﯿــــﺪ 
آﻣﯿﻨﻪ -orP-، alA-orP، orP-ueL، grA-orP و ueL ﺗﻤـﺎﯾﻞ 
ﻣﺠﺎورت ﺑ ــﺎﻻﯾﯽ از ﺧـﻮد ﻧﺸـﺎن ﻣﯽدﻫﻨـﺪ و ﺑـﺮای ﻣﮑﺎﻧـﻬﺎی 
ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ lanimreT-C در ﻣﮑــﺎن 1C2C ﺟﻔـﺖ اﺳـﯿﺪﻫﺎی 
آﻣﯿﻨـﻪ siH-syL ﺑـﺎ ﺗﺮﺟﯿـﺢ ﺑـﺎﻻﯾﯽ در ﮐﻨـﺎر ﯾﮑﺪﯾﮕـﺮ ﻇــﺎﻫﺮ 
ﻣﯽﺷﻮﻧﺪ. 
     در ﻣﮑــﺎن pacC1C ﺟﻔﺘ ـــﻬﺎی ylG-rhT، ylG-rhT در 
ﻣﮑﺎن ’C pacC ylG ﻫﻤـﺮاه اﺳـﯿﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨـﻪ ﻫﯿﺪروﻓـﻮب 
ﻣﺸـﺎﻫﺪه ﻣـﯽﮔـﺮدد و ﺗﻮاﻟﯿـﻬﺎی ulG-ylG و ylG-ulG ﺑــﻪ 
ﻋﻨﻮان ﺟﻔﺘﻬﺎی ﻣﺠﺎور ﺑﺎ oPLD ﺑـﺎﻻﺗﺮی ﻧﺴـﺒﺖ ﺑـﻪ ePLD 
دﯾﺪه ﻣﯽﺷﻮﻧﺪ. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 3- ﺗﻮاﻟﯽ دوﺗﺎﯾﯽ ﮐﻪ در آﻧﻬﺎ ePLD>>oPLD و ﻧﺸﺎن دﻫﻨﺪه ﺗﻤﺎﯾﻞ ﻣﺠﺎورت اﯾﻦ اﺳﯿﺪﻫﺎی آﻣﯿﻨﻪ در اﯾﻦ ﻣﮑﺎﻧﻬﺎ ﻣﯽﺑﺎﺷﺪ 
pacN’N1NpacN2N1N1C2CpacC1C’CpacC
PIePLD4/2 PEePLD46/2 PLePLD26/1 HKePLD55/2 GTePLD25/3 GAePLD88/2 
oPLD4/4 oPLD1/6 oPLD3 oPLD8/4 oPLD7/5 oPLD7/4 
PLePLD9/1 GGePLD43/1 APePLD4/4 GYePLD48/3 GEePLD12/2 
oPLD4/3 oPLD2/3 oPLD5/6 oPLD7/5 oPLD4 
TLePLD82/2 QSePLD19/2 LPePLD98/1 PFePLD70/3 
oPLD4/3 oPLD¾ oPLD9/3 oPLD5/6 
TMePLD21/3 ETePLD88/2 RPePLD29/3 AGePLD98/1 
oPLD5 oPLD4/4 oPLD2/7 oPLD5/3 
EGePLD12/2 
oPLD8/3 
FGePLD95/2 
oPLD5/4 
IGePLD89/1 
oPLD4/4 
LGePLD97/1 
oPLD1/3 
VGePLD80/2 
oPLD9/3 
YGePLD41/2 
oPLD6/4 
GKePLD2/3 
oPLD9/4 
PQePLD84/3 
oPLD2/7 
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 ﺚﺤﺑ
 یﺎﻬﯿﻟاﻮﺗ ﻦﺘﻓﺮﮔ راﺮﻗ ﺢﯿﺟﺮﺗ ﺎﺑﻪﻄﺑار رد یاﻪﻌﻟﺎﻄﻣ نﻮﻨﮐﺎﺗ    
 ﺖـﺳا ﻪــ ﺘﻓﺮﮕﻧ ترﻮﺻ α ﭻﯿﭘرﺎﻣ ﻒﻠﺘﺨﻣ یﺎﻬﻧﺎﮑﻣ رد ﯽﯾﺎﺗود
 راﺮـﻗ ﺢـﯿﺟﺮﺗ ﯽـﺳرﺮﺑ ﺎـﺑ طﺎـﺒﺗرا رد یرﺎﯿــﺴﺑ تﺎﻌﻟﺎﻄﻣ ﺎﻣا
 دﻮـﺟﻮﻣ α ﭻـﯿﭘرﺎـﻣ یﺎﻬـﺘﻧا رد ﻪــ ﻨﯿﻣآ یﺎﻫﺪﯿﺳا ﯽﮑﺗ ﻦـﺘﻓﺮﮔ
  .ﺖﺳا
 PDB ﮏﻧﺎــ ﺑ ﻊﯾﺮﺳ ﺪﺷر ﺖﻠﻋ ﻪﺑ ﺎﻣ ﯽﺗﺎﻋﻼﻃا ﮏﻧﺎﺑ ﻪﭼﺮﮔا    
 ﯽﻠﺒﻗ نﺎﻘﻘﺤﻣ ﻂﺳﻮﺗ هدﺎﻔﺘﺳا درﻮﻣ یﺎﻬﮑﻧﺎﺑ زا ﺮﺘﮔرﺰﺑ رﺎﯿﺴﺑ
 یﺎﻫﺪﯿـﺳا ﻦـﺘﻓﺮﮔ راﺮـﻗ ﺢـﯿﺟﺮﺗ درﻮـﻣ رد ﺎﻣ ﺞﯾﺎﺘﻧ ،ﺪﺷﺎﺑﯽﻣ
 ﺎـﺑ یدﺎــﯾز ﻪﺑﺎﺸﺗ SLP ﺎﻔﻟآ ﭻﯿﭘرﺎﻣ هﺎﮕﯾﺎﺟ ﺮﻫ رد ﯽﮑﺗ ﻪﻨﯿﻣآ
 ناﻮـﻨﻋ ﻪـﺑ (15و14،12،7)ﺪـﻫدﯽﻣ نﺎـﺸﻧ ﯽــ ﻠﺒﻗ نﺎﻘﻘﺤﻣ ﻪﻌﻟﺎﻄﻣ
 ﻪــﻨﯿﻣآ یﺎﻫﺪﯿــﺳا Ncap نﺎــﮑﻣ رد ﻪـــ ﮐ ﻪﻠﺌـﺴﻣ ﻦـﯾا لﺎـﺜﻣ
 ﻻﺎــﺑ ﺢــﯿﺟﺮﺗ و ﺮـﺗاﻮﺗ ﺎـﺑ Asp ،Pro ،Gly ،Ser ،Thr،Asn
 ﻂـﺳﻮﺗ هﺪـﻣآ ﺖـﺳد ﻪـﺑ ﺞﯾﺎــ ﺘﻧ ﻪﺑﺎﺸﻣ ًﻼﻣﺎﮐ ،ﺪﻧﻮﺷﯽﻣ ﺮﻫﺎﻇ
 .(12)ﺪﺷﺎﺑﯽﻣ ﺶﻧارﺎﮑﻤﻫ و رﺎﻣﻮﮐ
 ﻞﯾﺎﻤﺗ ﻪﻌﻟﺎﻄﻣ ﻪﮐ دﺮﮐ یﺮﯿﮔﻪﺠﯿﺘﻧ ﻦﯿﻨﭼ ناﻮﺗﯽﻣ ﺖﯾﺎﻬﻧ رد    
 ﻪﻨﯿﻣآ ﺪﯿﺳا تروﺎﺠﻣ رد ﻪﻨﯿﻣآ ﺪﯿﺳا ﺮﻫ ﻦﺘﻓﺮﮔ راﺮﻗ ﺢﯿﺟﺮﺗ و
 یاهﮋــﯾو ﺖـﯿﻤﻫا زا و ﺪـﺷ مﺎـﺠﻧا ﻖـﯿﻘﺤﺗ ﻦـﯾا رد ﻪـﮐ ﺮـﮕﯾد
 یﺎﻫﺪﯿـﺳا ﺮﯿـﯿﻐﺗ مﺎـﮕﻨﻫ رد ﻪــ ﮐ یرﻮﻄﺑ ،ﺪﺷﺎﺑﯽﻣ رادرﻮﺧﺮﺑ
 ﻞﮑـﺷ ﺮﯿـﯿﻐﺗ یﺎﻬـﻨﯿﺌﺗوﺮﭘ دﺎﺠﯾا رﻮﻈﻨﻣ ﻪﺑ ﺎﻬﭽﯿﭘرﺎﻣ رد ﻪﻨﯿﻣآ
 .دﺮﯿﮔ راﺮﻗ ﺮﻈﻧﺪﻣ ﺖﻗد ﻪﺑ ﺪﯾﺎﺑ ﺮﻣا ﻦﯾا ﺪﯾﺪﺟ ﻪﺘﻓﺎﯾ
 یﺎﻬـﻨﯿﺌﺗوﺮﭘ رد ﺎـﻔﻟآ یﺎﻬـﭽﯿﭘرﺎـﻣ ﯽــ ﺣاﺮﻃ یاﺮﺑ ﻦﯿﻨﭽﻤﻫ    
 ﯽﻧﺎـﺷﻮﭘﻢــ ﻫ و ﯽﯾﺎﺗود یﺎﻬﯿﻟاﻮﺗ ﺢﯿﺟﺮﺗ ﻦﯾا زا ناﻮﺗﯽﻣ ﺪﯾﺪﺟ
 ﻞـﻤﻋ ﻪـﺑ یﺪــﯿﻔﻣ یﺎﻫهدﺎﻔﺘﺳا ﺎﻬﯿﻟاﻮﺗ ﻦﯾا رد ﻪﻨﯿﻣآ یﺎﻫﺪﯿﺳا
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THE STUDY OF TENDENCY FOR AMINO ACID NEIGHBORS IN ALPHA HELICES
                                                                                                   I                                           II
Z. Minuchehr, MSc        *B. Goliaee, Ph.D
ABSTRACT
    In order to study the tendency of amino acid neighbors in helical structures, proteins with known
structures were carefully analyzed. The studied helical positions: N , Ncap, N1, N2, N3, N4, M, C4, C3,
C2, C1, Ccap, C and their doublet counterparts: N Ncap, NcapN1, N1N2, N2N3, N3N4, M1M2, M2M3,
C4C3, C3C2, C2C1, C1Ccap, CcapC were carefully analyzed. The propensity for all amino acids in
different helical positions and also the propensity for all 400 different doublet positions were calculated
and compared. For this purpose, a databank of 3705 helices was designed and used. In this database
helices were longer than 7 amino acid residues and were derived from 696 non-homologous proteins with
less than 25% identity. SLP(Single Local Propensity) for each 20 amino acid in different helical positions
was calculated. Furthermore, DLPo or the observed Doublet Local Propencity which is based upon
prefered occurrence of paired amino acids in different doublet positions of alpha helices and DLPe or the
expected Doublet Local Propensity calculated directly using SLPs was also calculated. If the propensity of
a particular doublet in a specific alpha helical positon or DLPo becomes more than the calculated single
positions in alpha helices, in other words, DLPo>>DLPe it indicates that this particular doublet has a
tendency in staying as neighbors in that particular helical position. Results showed that doublets in which
DLPo>>DLPe are as follows: Met-Thr for N’Ncap position, Glu-Pro in NcapN1, Pro-Arg at N1N2, Lys-
His in C2C1, Thr-Gly in C1Ccap, and Gln-Pro in CcapC’. It was also seen that Gly in Ccap position has a
tendency to neighbor on a hydrophobic amino acid at C’ position. Studying the tendency of amino acids in
neighboring each other in alpha helices can be used in designing novel helical structures and can also be
used in modifying existing helical structures in proteins.
Key Words:    1) Secondry structure        2) N-terminal       3) C-Terminal
                         4) Sequence Analysis         5) Bioinformatics
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